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摘  要 
本文是和美国迈阿密大学植物科学系 Dr. Q. Quinn Li 合作，基于该课题
组对植物 mRNA 序列中多聚腺苷化位点（简称 poly(A)位点）周围区域顺式
元件的研究成果，应用计算机和数学算法对植物 poly(A)位点的识别问题进
行研究。在对 mRNA 序列 3'-UTR 区域的分析和研究领域中，poly(A)位点
的识别一直是一个饶有趣味并富有挑战性的课题。随着越来越多的基因组
被测序，大量的基因信息要求应用统计理论和计算机模型来处理这些生物















































Cooperating with Dr. Q. Quinn Li at the Department of Botany, Miami 
University, and based on the research results of cis-elements around plant 
mRNA poly(A) sites, this thesis is to research on the problem of plant poly(A) 
site identification using computer and mathematic algorithm. Identification of 
poly(A) site in mRNA 3'-untranslated region is an interesting but challenging 
problem. With the increasing number of genomes being sequenced, enormous 
genome information requires to apply statistical theories and computer model to 
process these biological data. And predicting the poly(A) site of mRNA encoded 
by a gene would help to predict gene boundaries. Many researchers have done 
research on this problem in different species. However, because of diversity and 
complexity, plant mRNA poly(A) site selection only gain very limited 
understanding, and there is no formal report on the prediction of the poly(A) 
sites using a computer algorithm. 
In this thesis, I present a method to identify the model plant Arabidopsis 
poly(A) site based on the generalized Hidden Markov Model (GHMM). HMM 
is a probability-based mathematic model. It has integrated theories, methods and 
algorithm system. And GHMM is an extended form of HMM, it can describe the 
structure information of biology sequences more intuitionistic. First we get the 
nucleotide distributing character around the Arabidopsis poly(A) sites using 
some statistical methods, combined with the knowledge about known 
cis-elements, I designed a GHMM frame suited to the plant poly(A) site 
identification. Then according to our actual condition, I developed the traditional 
Forward-Bacward algorithm and Viterbi algorithm, and applied it to the actual 
identification problem. Many parameters were set up for model’s states by using 
many statistical methods to the data and they were applied to the model frame of 
the poly(A) site identification system. In Chapter IV experiments were designed 
to test and adjust the parameters in order to get the best identification effect, and 
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另一类核酸称为核糖核酸（ribonucleic acid，RNA），它与 DNA 在以下
几方面略有不同： 
(1) 细胞的 RNA 是单链的；DNA 是双链的。 
(2) RNA 含有核糖，而不是在 DNA 中发现的脱氧核糖。 
(3) RNA 含有尿嘧啶（U）而不是胸腺嘧啶（T），且 U 与 A 配对。 
(4) RNA 分子比 DNA 分子短得多。 
RNA 主要在蛋白质合成中起作用，大量的科学实验表明，信息的传递
不是由 DNA 直接传递给蛋白质的，而是在细胞核中先把 DNA 的遗传信息
传递给 RNA，然后 RNA 进入细胞质中，在蛋白质合成中起模板作用。我
们把这种 RNA 形象地叫做信使 RNA（messenger RNA， mRNA）。核糖
体含有一类特殊的 RNA 称为核糖体 RNA（ribosomal RNA， rRNA），构成
大部分细胞内的 RNA。第三类 RNA 称为转运 RNA（transfer RNA， tRNA），
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cDNA（complementary DNA）：互补 DNA，以 mRNA 为模板在反转
录酶作用下产生的产物名称。与基因组库一样，cDNA 库也是指一群含重组
DNA 的细菌或噬菌体克隆。每个克隆只含一种 mRNA 的信息，足够数目克
隆的总和包含细胞的全部 mRNA 信息，这样的克隆群体就叫做 cDNA 文库。




EST（expressed sequence tag）：表达序列标签，通常是 cDNA 的片断。








这是基因表达的第一个阶段，它是由 DNA 模板链借助 RNA 多聚酶生
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mRNA 的 5'端加上甲基化鸟嘌呤帽子。在 pre-mRNA 3'末端由于 RNA 内切
酶的作用，在特定的位点上切割掉一部分，形成新末端。在这新末端上，
一串腺嘌呤核苷酸，称为多聚 A 尾巴(poly(A) tail)需加到 3'末端， 后形成
成熟的 RNA。具体的步骤如图 1.1 所示，其中蓝色的箭头表示相应的 poly(A)
位点。 
3）翻译（translation）： 
将 mRNA 翻译为蛋白质的过程。蛋白质是由很多氨基酸组成的，3 个
碱基编码 1 个氨基酸,称为三联体密码或密码子。64 个密码子中有 61 个编
码氨基酸，3个不编码任何氨基酸而起肽链合成的终止作用，称为终止密码




























编码区（open reading frame，ORF）和 3'非编码区（3'-untranslated region，
3'-UTR）组成。现已了解 3'-UTR 在 mRNA 转录后修饰、细胞内定位及转
运、维持 mRNA 稳定性及保证翻译的效率方面都具重要的调控功能。3'-UTR
是发生 3'末端加工的区域，包含各种顺式(cis-)作用元件，能够和特定的加
工复合蛋白质互作用以调控 mRNA 的 3'末端加工。 




poly(A)位点，也可称为剪切位点(cleavage site， CS)，保守序列为 YA (Y 代
表 U 或 C)的二聚核苷酸，这种保守序列的单碱基比例为 A > U > C > G；
poly(A)位点上游（5'端）10-30 nt 处存在着保守的 poly(A)定位信号序列(以
AAUAAA 为主)。poly(A)位点下游（3'端）存在着稳定 3'末端加工复合物作
用的保守性稍差的 U/GU 丰富序列，称为下游作用元件（downstream 
element， DSE）。 
与动物不同的是，在植物中，相关元件则表现出分散性、多样性以及
复杂性的特点(Li & Hunt， 1997)[7]。植物 mRNA 中 poly(A)定位信号序列














Degree papers are in the “Xiamen University Electronic Theses and Dissertations Database”. Full
texts are available in the following ways: 
1. If your library is a CALIS member libraries, please log on http://etd.calis.edu.cn/ and submit
requests online, or consult the interlibrary loan department in your library. 
2. For users of non-CALIS member libraries, please mail to etd@xmu.edu.cn for delivery details.
厦
门
大
学
博
硕
士
论
文
摘
要
库
